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耐冷性に関するQTLがいくつか報告されている（Saito et al. 1995、Takeuchi et al. 
2001、Andaya and Mackill 2003、Dai et al. 2004、Kuroki et al. 2007、Xu et al. 2008a、

























（Koizumi et al. 2004、 Mundt 2002、Zhu et al. 2000）、「ササニシキ」や「コシヒカリ」の
いもち病抵抗性準同質遺伝子系統（Near-isogenic line）のマルチラインが育成され、




育成が試みられてきた（東 1996、Saka 2006、山口 2009）。 
高度な圃場抵抗性を示す遺伝子としてPb1（藤井ら 1999a）、pi21（Fukuoka and 
Okuno 2001）、Pi39(t)（Terashima et al. 2008）、Pi34（Zenbayashi et al. 2007）、























第Ⅱ章 耐冷性 QTL を導入した「ひとめぼれ」準同質遺伝子系統の育成  
 





















ｑCT-１、7、11 （Takeuchi et al. 2001）、qCTB1、2a、2b、3、5、6、7、9、12 （Andaya 
and Mackill 2003)、qCTB１-1、1-2、8 （Kuroki et al. 2007、黒木ら 2011）、qRCT3、6a、
6b、7 （Dai et al. 2004）、qPSST-3、7、9 （Suh et al. 2010）、qCTB-1-1、4-1、5-2、
10-2、11-1  (Xu et al. 2008a)、qLTB3 （Shirasawa et al. 2012）、qCTB3-Silewah  









（1）「ひとめぼれ」準同質遺伝子系統の育成   
インドネシア品種「Silewah」を耐冷性の供与親、「ひとめぼれ」を反復親として、4 回
戻し交配を行い、Ctb1、Ctb2 を単独、あるいは両方含む領域が、「Silewah」型の 16 系
統と前の世代は同一系統でありながら、系統養成の過程で Ctb1、Ctb2 を含む領域が
「ひとめぼれ」型になった 3 系統の計 19 系統育成した。Ctb1 を含む 541kbp を持つ系
統が 2 系統（2008 年に B4F5 世代）、Ctb2 を含む 1,327ｋｂp を持つ系統が 1 系統（2008




2011 年に B4F7～B4F9 世代）、前の世代は同一系統であり、Ctb1、Ctb2 を含む
2,438kbp の領域が「ひとめぼれ」型になった系統が 3 系統（2009 年に B4F7 世代）、
Ctb1 と Ctb2 を含む 3,377kbp を持つ系統が 4 系統（2008 年に B4F5 世代）、Ctb1 と
Ctb2 を含む 3,708kbp を持つものが 2 系統（2008 年に B4F4 世代）、及び Ctb1 と Ctb2
を含む 5,445kbp を持つものが 4 系統（2008 年に B4F5 世代）である。 
同様に、「北海 PL9」を耐冷性の供与親、「ひとめぼれ」を反復親として、4 回戻し交
配を行い、qCTB8 を含む領域が「北海 PL9」型の 6 系統と前の世代は同一系統であり
ながら、系統養成の過程で qCTB8 を含む領域が「ひとめぼれ」型になった 1 系統の計
7 系統を養成した。qCTB8 を含む 3,229kbp を持つものが 5 系統（2008 年に B4F3世代）、
qCTB8 を含む 1325kbp をもつものが 1 系統（2009、2011 年にそれぞれ B4F5、B4F6 世
代）、前の世代は同一系統でありながら、系統養成の過程で qCTB8 を含む 1325kbp
の領域が「ひとめぼれ」型になった 1 系統（2009 年に B4F5 世代）である。 
「ひとめぼれ」準同質遺伝子系統における各 QTL 座の導入領域と系統数を図 1 と






























図 1  「ひとめぼれ」準同質遺伝子系統における耐冷性 QTL の導入領域 
   a)遺伝子型グループ 1～6 は「Silewah」、b)遺伝子型グループ 7、8 は「北海 PL9」を耐冷性供
与親とする。耐冷性供与親に由来する領域をボックスで、「ひとめぼれ」に由来する領域を線で示






供与親 （kbp） 「耐冷性供与親」型 「ひとめぼれ」型
1 Ctb1 Silewah RM3423～XAIMS5 541 2
2 Ctb2 RM317～SCAM20S 1,327 1
3 Ctb1、Ctb2 Silewah RM317～XAIMS5 2,438 3 3
4 Ctb1、Ctb2 RM17341～XAIMS5 3,377 4
5 Ctb1、Ctb2 OSJN64-1～OSJN10-1 3,708 2
6 Ctb1、Ctb2 RM317～RM17645 5,445 4
7 qCTB8 北海PL9 RM1959～RM22430 3,229 5











た。冷水処理は、7 月上旬から 9 月上旬まで行い、水温は 18.5℃、水深は植物体の伸
長に応じて 15cm と 25cm の 2 段階に調整した。栽植密度は、41.6 株/m2（畝間 24cm
×株間 10cm）、1 系統 3 株 2 本植、施肥は、基肥 N 成分 4kg/10a とした。1 株の上位





5（不良）、倒伏程度は 0（無）～4（甚）のランクで評価した。4 月中旬播種、5 月下旬移




基づいて、7 月下旬から 8 月上旬にかけて 2 回調査した。 
 
（４）遺伝子型解析 












QTL マーカー名 マーカー種類 Forward primer (5' -> 3') Reverse primer (5' -> 3')
Ctb1,Ctb2 RM17341 SSR ACGGAGAGTACAGCCTATTTGC ACCCTATATATCCGGTCTACGG
RM317 SSR CATACTTACCAGTTCACCGCC CTGGAGAGTGTCAGCTAGTTGA
OSJN64-1 SSR CGGCAACCAAATTTAACACC CTGCCGGTTGATCTTGTTCT
CB3 SSR AAGTTCAGACATGCAGCTGTGAAA TTTCTCGCTAGCTGCTATCAGGAT
SCAM20S Indel GTGAAGTACAGTTCAACACTC TTGGTGTCAATAGGTCTCGC
RM3423 SSR AGGCATATAAAGGTGCCCTGAGC GTGCTTCTTTCCTCCTGTTCAGC
RM17488 SSR GATGCAGATGCAAATACACACC CTCGAAACTCGGCATACAAGC
XAIMS5 SSR CCCAGATCATCCAGGCATAA ATGTCGGCGCTGGTAAACTC
OSJN10-1 SSR CCGGAAATTATGATGCTGCT GGATTTCTGGGTTCCGATCT
RM17645 SSR GCTTTGTTGGGTGATCGTCTAGG GGCGATCTACTGTTCTTGTCACC
qCTB8 RM1959 SSR CGTCGTATACTACTCCATGTATGTGC GCTACGGAGTATACTAGGCATGAGC
RM8018 SSR AATTAGCTTGCAGCGGAATCACATGC GACGGAGGGAGTAGCGATTTGTCC







Ctb1、Ctb2 を単独で保有するグループ 1、2 の耐冷性検定圃場における稔実率は、
「ひとめぼれ」と比べて、それぞれ 14.0%、6.0%低くなった（表 3）。Ctb1 と Ctb2 をともに
含むグループ 4～6 は、導入領域が 3,337kbp、3,708kbp、5,445kbp と異なったが、い
ずれのグループも「ひとめぼれ」に比べて、それぞれ 6.4%、7.4%、0.4%低くなった。2009
年は、Ctb1、Ctb2 を両方含む領域を 2,438kbp まで絞り込んだ系統と 2,438ｋｂp の領
域が「ひとめぼれ」型になった系統をともに用い、耐冷性を評価した。Ctb1 と Ctb2 を含
む系統の稔実率は、Ctb1 と Ctb2 の領域が「ひとめぼれ」型になった系統に比べて、
0.7%上回ったが、「ひとめぼれ」に比べると 7.6%低くなった。2010 年、2011 年の 2 カ年
は、「ひとめぼれ」とのみ比較したが、いずれも 16.9、12.5%下回った。 
qCTB8 を導入した「ひとめぼれ」準同質遺伝子系統では、2008 年に 3,229kbp の
qCTB8 を含む領域を導入したグループ 7 の稔実率は、「ひとめぼれ」に比べて 1.5%低
かった。1,325kbp にさらに絞り込んだグループ 8 の耐冷性を評価した結果、qCTB8 を
含む系統の稔実率は、2009 年は、qCTB8 を含む 1,325kbp の領域が「ひとめぼれ」型







伝子系統について主要な農業形質を評価した（表 4）。Ctb1、Ctb2 を含むグループ 3














グループ 導入 導入 導入領域注1）
または QTL 領域長 世代
品種名 (kbp) の遺伝子型
1 Ctb1 541 B4F5 + 19.1±2.8 * (n=2)
2 Ctb2 1,327 B4F5 + 27.1 (n=1)
3 Ctb1 ,Ctb2 2,438 B4F7～B4F9 + 49.5±2.3 (n=3) 47.6±3.2 * (n=3) 56.7±4.7 (n=3)
2,438 B4F7 - 48.8±4.3 (n=3)
4 3,377 B4F5 + 26.7±3.2 * (n=4)
5 3,708 B4F4 + 25.7±3.2 (n=2)
6 5,445 B4F5 + 32.7±7.9 (n=4)
ひとめぼれ 33.1±1.9 (n=3) 57.1±0.9 (n=2) 64.5±2.6 (n=2) 69.2±0.7 (n=2)
7 qCTB8 3,229 B4F3 + 35.4±3.9 (n=5)
8 1,325 B4F5～B4F6 + 45.9 (n=1) 68.5 (n=1)
1,325 B4F5 - 53.7 (n=1)
ひとめぼれ 36.9±3.0 (n=2) 55.8±0.4 (n=2) 69.2±0.7 (n=2)






































































































































































































































































































































































































































Ctb1、Ctb2 は「Silewah」に由来する耐冷性を持つ「水稲中間母本農 8 号」（耐冷性
“極強”）と「きらら 397」（耐冷性“やや強”）の B1F4 集団を用いた解析により、第 4 染色
体長腕に見出され、連鎖マーカーである XNpb267 座が「Silewah」型になることで、 
8．4%の稔実率の向上効果が確認されている（Saito et al. 1995、2001）。qCTB8 は、
「北海 PL9」（耐冷性“極強”）と「北海 287 号」（耐冷性“やや強”）の F2 集団を用いた解
析から第 8 染色体の短腕に見出され、その相加効果は 11.4%、寄与率は 26.6%と報告
されている（Kuoroki et al. 2007）。北海道では、既にこれらの QTL の実用品種への導
入が進んでおり、「北海 287 号」（「きらら 397」の培養変異）に Ctb1、Ctb2 を導入した








る qCT-1、7、11 （Takeuchi et al. 2001）の 3 つの領域が、いずれも「コシヒカリ」型で








号」の出穂期は、北海道においてやや晩生となり（安部ら 1989）、「きらら 397」に Ctb1、
Ctb2 を導入した系統（Saito et al. 2001）や「北海 287 号」に Ctb1、Ctb2 を導入した「北






























第 2 節 ブータン品種「Kuchum」に見出された新規耐冷性 QTL の同定と耐冷性 QTL 
    の集積効果 





















遺伝子系統の交配を行い、両 QTL の耐冷性集積効果について検討した。 
 
1）材料及び方法 
（１）「ひとめぼれ」準同質遺伝子系統及び QTL 解析集団の養成   
ブータン品種「Kuchum」を耐冷性の供与親、「ひとめぼれ」を反復親として、6 回戻し
交配を行い、qCT-4 近傍の領域が「Kuchum」型の 19 の遺伝子型グループ 42 系統及
び、前の世代は同一系統でありながら、系統養成の過程でqCT-4近傍の領域が「ひと
めぼれ」型になった 26 系統の計 68 系統を育成した。各遺伝子型グループのグラフ遺
伝子型は図 2 と図 3、系統数と世代は表 6、表 7 に示す通りである。 
QTL 解析は、qCT-4 候補領域が分離する B6F4 世代の 2 集団（EBS6：78 個体、
EBS8：187 個体）を用いて行った。各集団のゲノムが遺伝的に分離する領域は、EBS6
が RM5687-2(#10)～S38P21-1(#12)間、EBS8 が RM2811～20I0241(#11)間である。 
 
（2）集積系統の育成 
（1）で育成した qCT-4 を含む遺伝子型グループ 1 に属する系統「東 1380」と qLTB3
を含む「羽系 1394」（のちの「奥羽 415 号」）を交配し、F２個体を得た。「東 1380」は、
「Kuchum」を耐冷性の供与親、「ひとめぼれ」を反復親として、6 回戻し交配を行った系






解析した結果、「ひとめぼれ」との多型が、それぞれ 13 カ所（第 2 染色体 1 カ所、第 4
染色体 11 カ所、第 11 染色体 1 カ所）、5 カ所（第 3 染色体 3 カ所、第 5 染色体 1 カ
所、第 8 染色体 1 カ所）と、「ひとめぼれ」とゲノム領域において同質性が高い系統であ
る。 
両系統の F2 において、qCT-4 と qLTB3 の遺伝子型を解析し、それぞれの QTL が
「Kuchum」、「麗江新団黒谷」、「ひとめぼれ」のホモ型で固定した計 18 系統を選抜し、
2 つ QTL の遺伝子型で 4 種類の遺伝子型グループを得た。グループⅰは qCT-4:「ひ
とめぼれ型」、qLTB3: 「ひとめぼれ型」で6系統、グループⅱはqCT-4:「Kuchum」型、
qLTB3: 「ひとめぼれ型」で 4 系統、グループⅲは qCT-4: 「ひとめぼれ型」、qLTB3:
「麗江新団黒谷」型で 3 系統、グループⅳは qCT-4: 「Kuchum」型、qLTB3: 「麗江新













QTL解析は、連鎖地図をMapmaker/Exp Ver3.0（Lincoln et al. 1992）により作成し、








RM2811 SSR AGCCTCCTACCTCTAAACCT GCGGAGAGAGTAAGAAGTTC
RM8213 SSR AGCCCAGTGATACAAAGATG GCGAGGAGATACCAAGAAAG
RM3658 SSR AGGCGAGGGTACGGATCTC TTTCTCTCTCCTCCTTCCCC
RM4835 SSR CGTGACCAAAACTAATTATA TGAGTATTTTCAACGTAGTC
RM7472 SSR GCCACGTGACGGTTTAAGAG CAAGTGGCACGTATGAGTCC
S72D08-2(#1) SSR AGGGCTTCTTATTCAATTCC AAACATGCAACTGTGGTACA
S96E05-1(#2) SSR ATATGACCACGACAAAATGA CGCAGAGATACACTGACATC
Indel_2(#3) Indel GCATGCGTTTGGTTATAAGAATGGA AACCGGCCCTGAATCCAACTAGA
Indel_5(#4) Indel AGTCCTTCCCCCTGTAGATTGTTGA AATTTAAGAACCAAAATGGCACCAA
9_1(#5) SSR TGCATATGGATCGGAGAGGAAGA AGCCCCCTCTCCACTCGTCT
Indel_7(#6) Indel TACCCAATTGCAAGATCTACCGAGA GACACCGGATCCATCACTCAACT
Indel_9(#9) Indel GTTTTTGCAATCAGTGGCAGAGTTT ACAACTGTTTGCTGTTGGGTTTCC
RM5687-2(#10) SSR GGCCCCCTAGTAGCAAGAGACATAA GTGACTTGTGGGGTGGTTTTTGTAA
10_13(#13) SSR GGAGCTGCCGTAATCTACAATAG CATACTCACAATTTGAAAATTTTGG
10_14(#14) SSR GGAGGCCTTAGTGTTTTGAACAAGG GGGGATACACAGCTACATATGCA
20I0241-4(#11) SSR CTCCAAGAAGCACACCCACTACT AACAAGACCAAAGACCAGAGCCAG
S38P21-1(#12) SSR CGATGCATAGTCCACCTAAGAGT ACTGTCATATTTTCTCCCTGCAT
RM5586 SSR AGATGGCTGGCCAACAGACTGG ACAATGCCCATCCACTGCTTCC
















































または 導入領域 領域の 系統数
品種名 遺伝子型
1 RM2811～S38P21-1(#12) + 7 53.3 ± 2.2 ** 63.4 ± 1.4 **
- 5 29.9 ± 3.9 50.4 ± 0.6
2 RM2811～RM8213 + 1 38.7
3 RM2811～RM3658 + 2 51.3 ± 2.1 n.s.
- 2 47.5 ± 1.9
4 RM2811～RM4835 + 1 52.3
- 1 54.9
5 RM2811～S72D08-2(#1) + 2 45.7 ± 0.2
6 RM4835～S38P21-1(#12) + 1 57.5
- 1 48.7
7 S96E05-1(#2)～S38P21-1(#12) + 3 55.3 ± 3.8
- 1 45.4
8 9_1(#5)～S38P21-1(#12) + 1 56.2
- 1 52.7
ひとめぼれ 2 38.9 ± 1.0




































グループ 1 5 86 7
RM5687-2 (#10)





















または 導入領域 領域の 系統数注2)
品種名 遺伝子型
1 RM2811～S38P21-1(#12)　 + 3 67.5 ± 1.8 76.2 ± 0.8 60.8 ± 1.0 76.6 ± 1.9
5 RM2811～S72D08-2(#1)　 + 2 62.3 ± 0.2 60.2 ± 3.6 43.4 ± 2.4 63.7 ± 5.5
6 RM4835～S38P21-1(#12)　 + 1 66.7 75.4 64.7 76.0
7 S96E05-1(#2)～S38P21-1(#12)　 + 5(4) 67.5 ± 3.3 74.8 ± 0.8 61.5 ± 1.7 71.2 ± 1.8
- 1 62.9 68.3 53.9 73.7
8 09_1(#5)～S38P21-1(#12) + 1 70.3 75.0 51.2 71.2
- 1 66.3 66.2 54.3 61.2
9 S72D08-2（#1）～S38P21-1(#12) + 2(1) 70.9 78.1 ± 0.3 * 63.1 ± 0.1 n.s. 72.9 ± 4.3 n.s.
S72D08-2（#1）～S38P21-1(#12) - 3(2) 61.6 ± 1.1 67.6 ± 1.5 54.5 ± 2.9 65.9 ± 2.9
10 RM2811～10_13(#13) + 1 79.0 67.5 75.4
11 10_13(#13) ～S38P21-1(#12) + 1 73.9 48.0 69.5
12 Indel_5(#4)～S38P21-1(#12)  + 1 76.2 66.4 75.6
13 Indel7(#6)～S38P21-1(#12)　 + 3 72.5 ± 0.3 **
- 3 64.2 ± 1.0
14 Indel_9(#9)～S38P21-1(#12)　 + 1 75.9
15 S72D08-2(#1) ～Indel_5（#4） + 2 68.1 ± 1.0 56.2 ± 5.1 61.2 ± 13.0
16 Indel_2（#3）～Indel_5（#4） + 3 67.6 ± 0.5 n.s.
- 3 64.6 ± 4.2
17 Indel_2（#3）～09_1（#5）　 + 3 56.2 ± 1.2 n.s.
- 3 55.2 ± 2.3
18 09_1（#5）～RM5687-2（#10） + 3 70.0 ± 0.6 *
- 3 66.7 ± 0.9
19 20I0241-4(#11)～S38P21-1(#12) + 2 61.2 ± 0.3 49.3 ± 1.3 68.9 ± 4.9


























































































































































































































































































































































































































































































































































































































































系統数 稔実率 標準 注2) 稔実率 標準 注2)
qCT-4 qLTB3 n (%) 誤差 (%) 誤差
ⅰ - - 6 55.2 ± 2.9 a 67.0 ± 2.1 a
ⅱ + - 4 66.2 ± 1.6 b 78.4 ± 1.3 b
ⅲ - + 3 72.7 ± 2.0 b 81.5 ± 0.5 b
ⅳ + + 5 75.5 ± 1.7 b 82.5 ± 1.1 b
東1380 + - 1 51.5 76.9
奥羽415号 - + 1 65.3 80.5



































耐冷性に関与する QTL は、相加効果が 10%未満となることが多く（Takeuhi et al. 
2001、Xu et al. 2008a、黒木ら 2011）、単一ではその効果は小さい。本研究で検出し
た qCT-4 も、その相加効果は 6.4%と同様に小さかった。このことから、耐冷性を飛躍的
に向上させるためには、いくつかの QTL を集積していく必要がある。qLTB3 は、
Shirasawa et al.（2012）によって、中国品種「麗江新団黒谷」と「ひとめぼれ」の戻し交
配系統後代の遺伝解析によって、第 3 染色体長腕末端部に見出された穂ばらみ期耐
冷性に関する QTL である。qCT-4 と qLTB3 の集積系統の稔実率を調査した結果、
個々の QTL の効果は確認できたが、その集積系統では、個々の QTL を導入した系
統よりも高い稔実率を示したものの有意差は見られなかった。用いた耐冷性検定条件
（18.5℃）では、集積効果が明確に表れなかった可能性が考えられる。黒木ら (2011)
も、「北海 PL9」より見出した qCTB8、qCTB1.1、qCTB1.2 の QTL 間において、相加的
な効果が得られることを報告しているが、明瞭な集積効果は得られていない。 
以上の結果から、「Kuchum」由来の穂ばらみ期耐冷性に関する QTL である qCT-4
は、「ひとめぼれ」の遺伝背景下で、約 10%の稔実率向上効果があり、その領域は、第
4 染色体長腕の Indel_7(#6)から 10_13（#13）の間の約 1.0Mbｐの領域に存在することが
明らかになった。qCT-4 は既に報告されている「麗江新団黒谷」由来の穂ばらみ期耐

















































白葉枯病の I 群菌（菌株 T7174）に対しては罹病性である。その後、いもち圃場抵抗性
検定により、いもち病圃場抵抗性に優れる 5 系統を選抜し固定を図り、「羽系 851」、
「羽系 852」、「羽系 854」(のちの「奥羽 411 号」)、「羽系 856」、「羽系 857」の 5 系統
（2004 年世代：B1F6）を得た。 
2006 年に「羽系 854」と「ひとめぼれ」の交配に由来する F3系統に「ひとめぼれ」を交
配し、F1 種子を得た。F1 種子の自殖によって得られた 826 の F2 個体から YX4-3 と




系統と 3 系統を養成し、グループ 1、2 とした。同様に 826 の B1F2 個体から RM5511 と 
RM5709 の間が「ひとめぼれ」ホモ型、「あそみのり」ホモ型である個体からそれぞれ 3
系統を養成し、グループ 4、5 とした。また、「羽系 854」と「ひとめぼれ」の交配に由来す
るF3系統に「ひとめぼれ」を戻し交配することにより、B1F1世代 20個体を得て、RM1250






















       羽系854















2004 年に「羽系 854」（あそみのり/おきにいり//おきにいり、2004 年世代：B1F6）と
「ひとめぼれ」の交配を実施した。「羽系 854」は、いもち病圃場抵抗性のレベルが“強”、
白葉枯病の I 群菌（菌株 T7174）に対しては抵抗性であり、一方、「ひとめぼれ」は、そ
れぞれ“やや弱”と罹病性である。その後、F1 より得られた F2 世代から 118 個体を無作




いもち病圃場抵抗性は、2006 年、2007 年と 2009 年は東北農業研究センター（秋田
県大仙市）、2010 年は宮城県古川農業試験場（宮城県大崎市）の試験圃場にて、畑
晩播法（東・小綿 1995）により自然発病条件下において評価した。各品種及び系統
の種子約 100 粒を、1 試験区あたり、長さ 20～35cm の播種床に、幅 5cm の間隔で 6
月上旬に播種した。2006 年、2009 年は 2 反復、2007 年、2010 年は 3 反復で行った。
試験区の周囲には発病を促進するため、罹病性品種「イナバワセ」（2010 年は「54 系
3110」）を栽植し、自然発病条件で検定を行った。発病程度は、浅賀（1981）の方法に
より、0（無病徴）～10（全茎葉枯死）の判定基準に基づいて、7 月下旬から 8 月上旬に








究センター）、2009 年：宮城県大崎市（宮城県古川農業試験場））に 1 系統あるいは 1
品種あたり 10 株（2009 年：15 株）、栽植密度 29.6 本/m2（畝間 22.5cm×株間 15cm）、
1 株 1 本植で 5 月下旬に移植した。施肥は、基肥が窒素成分で 4.0kg/10a（2009 年は
7.0 kg/10a）、追肥は、発病を助長させるため、幼穂の形成期間に窒素成分で
2.0kg/10a の 3 回行った。白葉枯病菌は、出穂の約 1 週間前に剪葉接種法(小川・関
沢 1980)により、止葉にⅠ群菌（菌株 T7174）を接種した。接種 2～3 週間後に、接種
部位におけるクロロシスの病徴進展の有無で感受性と抵抗性を評価した。遺伝解析で









遺伝子型解析は、第 2 章第 1 節 1）（4）と同様に行った。組換え系統の選抜に用い













































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































（Pii、Pia & Pii）、 グループ K（Pik, Pia & Pik）の 3つのグループに分類され、グループ
毎に圃場抵抗性のレベルに基づいて、 “極強”、“強”、“やや強”、“中”、“やや弱”、
“弱”、“極弱”とランク付けされている（Kataoka et al. 2004）。「あそみのり」と「羽系
851」は Pia、「おきにいり」と「羽系 852」、「羽系 854」、「羽系 856」、「羽系 857」は Pia と
Pii、「ひとめぼれ」は Pii と判定されたたため、それらの基準品種との比較に基づいて、
いもち病圃場抵抗性を評価した（図 5）。基準品種の発病程度は、Pia の“極強”にラン
クされる「奥羽 320 号」は 3.7、Pii で“強”の「中部 45 号」は 5．0 であった。さらに、代表
的ないもち病圃場抵抗性品種である Pik-s の「中部 32 号」や Pia の「戦捷」の発病程
度は、それぞれ 3.2 と 1.3 であった。「あそみのり」、「羽系 854」及びその他の交配後代
のいもち病発病程度は、それぞれ 3.7、 3.5、 2.8 であった。これに対して、交配後代
の反復親である「おきにいり」や参考品種の「ひとめぼれ」の発病程度は、それぞれ 6.2、
7.0 であった。これらの結果から、「あそみのり」の交配後代の発病程度は、「戦捷」の発








































































































「あそみのり」が保有している白葉枯病抵抗性遺伝子 Xa1-as(t)が、第 4 染色体に座
乗するフェノール着色反応遺伝子と連鎖しているという Ise（1998）の報告に基づいて、
第 4 染色体の遺伝子型を調査した。その結果、交配後代の 5 系統が共通して「あそみ
のり」型対立遺伝子を持つ染色体領域をRM5511からYX4-5の領域に見出した（図6）。
この共通領域は、第 4 染色体の長腕に位置しており、「日本晴」の物理距離に基づき、










































 「あそみのり」の交配後代である「羽系 854」と「ひとめぼれ」の F3 世代 118 系統のいも
ち病圃場抵抗性と白葉枯病抵抗性を評価した。F3 系統の葉いもちの発病程度は 2.3
～8.3 の範囲で連続的に分布した（図 7-a、b)。それぞれの系統を、白葉枯病Ⅰ群菌
（菌株 T7174)に対して抵抗性の系統と罹病性の系統、分離系統（ヘテロ）の 3 グルー
プに分類した結果、白葉枯病菌に罹病性であった F3 系統の平均発病程度は 6.0 で、
抵抗性であった系統の平均発病程度は 4.0 となった（図 7-a）。両者の差は、1%水準で
有意であった。 
F2 世代の RM5473-2 の遺伝子型に基づいて、F3 系統を「あそみのり」ホモ型、「ひと
めぼれ」ホモ型、ヘテロ型の 3 つのタイプに分類したいもち病発病程度の頻度分布を
図 7-b に示す。RM5473-2 は、(2)において「あそみのり」の交配後代 5 系統に見出さ















































































































































図 7 羽系 854／ひとめぼれの交配後代（世代：F3）における 
いもち病発病程度の頻度分布 
(a)白葉枯病抵抗性の罹病の有無で分類した頻度分布 







みを行った。供試系統は、第 4 染色体長腕における RM5511～RM5709 間の 15 種類
の DNA マーカーで 5 種類の遺伝子型に分類された（図 8）。グループ 1～3 では、
RM5511 からグループ RM5709 の間で組換えを生じ、グループ 4、5 は、RM5511 から
RM5709 間が全て「ひとめぼれ」ホモ型、あるいは「あそみのり」ホモ型の遺伝子型を示
すものである。各グループの系統数は、グループ 1 が 4、グループ 2～5 がそれぞれ 3
系統であった。この領域は、「奥羽 411 号」の反復親である「おきにいり」は「ひとめぼ
れ」ホモ型、「奥羽 411 号」は「あそみのり」ホモ型であり、日本晴のゲノム情報から推定
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図 8 第 4 染色体上の Xa1-as(t)、Ph、Pias(t)の座位 
グループ 1～5 のカラムは、それぞれ黒：「あそみのり」、白：「ひとめぼれ」の染色体断片を表し、灰
色は組換え領域であることを示す。DNA マーカー間の物理距離は、「日本晴」のゲノム配列より推





 (5) Pias(t)近傍の組換え系統のいもち病圃場抵抗性と白葉枯病抵抗性 
2009 年と 2010 年の 2 年平均のいもち病発病程度は、反復親である「ひとめぼれ」
で 5.6 と高く、いもち病圃場抵抗性遺伝子の供与親である「あそみのり」は 3.8、「奥羽
411 号」が 3.4 と低かった（図 9）。組換え系統の発病程度は、グループ 1 や 5 で 3.7、
3.8と低く、グループ2や3で5.1、4.７と高かった。RM5511からRM5709までは全て「ひ
とめぼれ」型であるグループ 4 を対照として、その他のグループと発病程度を比較する
と、グループ 4 とグループ 1 や 5 の間には、2009 年、2010 年ともに 1％水準で有意差
が認められた(Dunnet 法)。グラフ遺伝子型といもち病圃場抵抗性の発病程度から判
断すると、「あそみのり」が保有するいもち病圃場抵抗性遺伝子 Pias(t)は、YX4-3 と




「ひとめぼれ」とグループ 3 や 4 でクロロシスの病徴が進展し、罹病性の反応を示した
が、「あそみのり」、「奥羽 411 号」及びグループ１、2、5 は、接種の切り口が褐変化した
が、クロロシスの病徴は示さず、抵抗性反応を示した（表 12）。Ph 着色反応については、
「ひとめぼれ」とグループ 3 や 4 が陰性を示し、「あそみのり」、「奥羽 411 号」及びグル










































1 2 3 4 5 ひとめぼれ あそみのり 奥羽411号
白葉枯病抵抗性注1) R R S S R S R R










いもち病圃場抵抗性遺伝子として、pi21 (Fukuoka et al. 2009)、 Pb1 (Hayashi et al. 
2010)、 Pi9 (Qu et al. 2006)、Pi34 (Zenbayashi et al. 2007)、Pi35 (Nguyen et al. 2006)、
Pi40 (Jeung et al. 2007)、 Pikahei-1(t) (Miyamoto et al. 2001、 Xu et al. 2008b)、
Pi39(t) (Terashima et al. 2008)などが報告されている。これらのいもち病圃場抵抗性遺
伝子のうち、Pias(t)が座乗する第 4 染色体長腕の領域には、Pikahei-1(t)と Pi39(t)が
位置している。Pikahei-1(t)は、陸稲の在来品種「嘉平」から見出され、DNA マーカー
RM17496 と RM6629 の間 300 kbp に位置している。Pi39(t)は、「中部 111 号」（のちの
「みねはるか」）から見つかり、その由来は中国品種「毫乃煥（Haonaihuan）」とされ、そ
















になっている（Yoshimura et al. 1998）。ゲノム上の病害抵抗性遺伝子を網羅的に解
析した結果によると、Xa1 座が座乗する第 4 染色体の長腕付近は、NBS-LRR 配列の
密集領域であることが報告されている(Monosi et al. 2004)。本研究では、Pias(t)の候補
領域を、DNA マーカーを使ったファインマッピングにより「日本晴」の塩基配列にして
約 162kbp の領域まで絞り込んだ。RAP-DB (http://rapdb.dna.affrc.go.jp/)によると、こ







第 2 節 いもち病圃場抵抗性遺伝子 Pias(t)の由来と他の農業形質評価 
 
第 1 節で「あそみのり」のいもち病圃場抵抗性遺伝子 Pias(t)が第 4 染色体長腕の
DNA マーカーYX4-3 と NX4-1 の間の約 162kbp の間に位置すると推定された。この
領域には、中国品種「毫乃煥（Haonaifhan）」由来のPi39(t)(Terashima et al. 2008)や日






本研究では、「あそみのり」が保有する第 4 染色体上のいもち病抵抗性遺伝子 
Pias(t)の系譜上の祖先にあたる品種、系統のいもち病圃場抵抗性や遺伝子型分析に
よる抵抗性遺伝子の由来についての検討と、育成過程で得られた「羽系 854」（のちの













 第 1 節（2）～(5)と同様に調査した。 
 




4 月下旬播種、5 月下旬移植、栽植密度は 22.2 株/m2（畝間 30cm×株間 15cm）で、1












「あそみのり」は、「西海 85 号」と「西海 59 号」の F1 に「幸風」を交配した 3 系交配に
よる育成品種である（図10）。「西海85号」は、いもち病と白葉枯病にともに抵抗性を示
し、フェノール着色反応は陽性であったが、「西海 59 号」と「幸風」は両病害に罹病性
で、フェノール着色反応は陰性であった（表 13）。このことから Pias(t)、 Xa1-as(t)、Ph
着色反応遺伝子は、「西海 85 号」に由来するものと考えられた。「西海 85 号」は、




「あそみのり」の両親では、「西海 85 号」のみが、DNA マーカーで「あそみのり」と同
じ遺伝子型であった。Pias(t)は「西海 85 号」の染色体由来であることが推測されたが、



















      中穣 2号
幸風
西海59号
     全勝 26号
十石
Tadukan
     千本旭（千本旭1号）
       東海旭（東海旭3号）
小雄
 













西海85号 西海59号 幸風 Pi No.2 十石 全勝 26号 Tadukan 千本旭
いもち病発病程度注1) 1.0 ± 0.5 4.3 ± 0.4 5.3 ± 0.2 1.7 ± 0.2 5.2 ± 0.4 5.0 ± 0.3 0.0 ± 0.0 3.8 ± 0.3
白葉枯病抵抗性注2) R S S S S S R S
Ph注3) + - - - - - - -
YX4-3 A H H H H H A H
YX4-4 A H H H H H H H
YX4-5 A H H H H H A H
NX4-1 A H H H H H - H
RM5473-2 A H H H H H A H
RM3843 A H H H H H A H
RM6629 A H H H H H C H
RM3836 A H H H H H A H




















出穂期 成熟期 稈長 穂長 穂数 倒伏
品種・系統名 程度注2)
（月.日） （月.日） （cm） （cm） （本/m
2
） （0～5）
奥羽411号 8. 4 ±1.4 9.17 ±2.5 86 ±2.5 19.1 ±0.2 366 ±21.8 0.2 ±0.2
あきたこまち 8. 2 ±1.6 9.14 ±2.6 83 ±3.1 18.0 ±0.2 419 ±32.8 0.9 ±0.5
ひとめぼれ 8. 6 ±1.4 9.19 ±2.6 87 ±3.0 18.8 ±0.2 484 ±33.7 1.3 ±0.5
注1) データは、2004～2009年の6年の平均±標準誤差を示す。
注2)倒伏程度は、0（倒伏無）～5（完全倒伏）を示す。
玄米 玄米 玄米 玄米
品種・系統名 収量 収量比 千粒重 品質注3) 食味注4) 葉いもち 穂いもち
(kg/a) (%) (g) (1-9) (1-9) (1-9) (1-9)
奥羽411号 61.3 ±3.3 106 24.8 ±0.4 4.6 ±0.3 2 3 3
あきたこまち 57.9 ±3.3 (100) 21.6 ±0.3 3.8 ±0.3 2 6 6











「あそみのり」の Pias(t)と Xa1-as(t)が「西海 85 号」由来であり、YX4-3 と RM5709 間
の遺伝子型は、「西海 85 号」の親である「PiNo.2」、「十石」 、「全勝 26 号」のすべてが
「ひとめぼれ」型であるため、「西海 85 号」の Pias(t)の由来は不明であった。「西海 85
号」は、「十石」と「全勝 26 号」の F1 に「PiNo.2」を交配して育成された系統である。
「PiNo.2」は、フィリンピン品種「Tadukan」に「千本旭」を戻し交配することにより育成さ
れた系統であり、兄弟系統である「PiNo.1」は、遺伝解析により「ヤシロモチ」と同じ Pita
を保有することが明らかになっている（清沢 1969）。「西海 85 号」も Pita を保有している
ことから、「PiNo.1」と同様に「PiNo.2」も「Tadukan」由来の Pita を保有していると考えら
れる。「西海 85 号」、「PiNo.2」及び「Tadukan」のいもち病発病程度が低かったのは、








田 1966）。本研究の結果と、これらの事実から、「西海 85 号」の先の系譜上で、「十






本研究で用いた「奥羽 411 号」は、Pias (t) と Xa1-as(t)を導入したことで、両病害抵
抗性が向上し、その他の農業形質も「あきたこまち」や「ひとめぼれ」等の既存品種と同














の農業形質評価            
 
耐冷性を高める QTL である qCT-4 と qLTB3、Ctb1､Ctb2 近傍の「Silewah」由来の
いもち病抵抗性遺伝子、「あそみのり」に由来するいもち病圃場抵抗性遺伝子 Pias(t)、
また既に報告されているいもち病圃場抵抗性遺伝子 Pi39(t) （Terashima et al. 2008）、








Pi35(t)は「ゆきのはな」、Pi34 は「中部 32 号」、Pb1 は「中部 105 号」、Pias(t)は「あそみ
のり」、Ctb1、Ctb2 に近傍のいもち病抵抗性は「Silewah」である。 
「東 1489」は「Kuchum」を 1 回親、「ひとめぼれ」を 6 回戻し交配した系統で、第Ⅱ章
の図 2、3 のグループ 8 に属する系統である。「13P-701」～「13P-705」の 5 系統は「東
1380」と「羽系 1394」、「13P-706」～「13P-710」の 5 系統は「羽系 1394」と「東 1384」の





1384」は、「Silewah」を 1 回親、「ひとめぼれ」を 5 回戻し交配をおこなった系統で、「羽
系 1394」は、「羽系 840」に「ひとめぼれ」を戻し交配した系統で、「羽系 840」は、「麗江
新団黒谷」に「ひとめぼれ」を戻し交配した系統である（以上、表 15）。「東 1380」、「東
1384」、「羽系 1394」は、全染色体に配置する 768 の一塩基多型（SNP）のマーカーに
より遺伝子型を解析した結果、「ひとめぼれ」との多型が、それぞれ 13 カ所（第 2 染色
体 1 カ所、第 4 染色体 11 カ所、第 11 染色体 1 カ所）、5 カ所（第 1 染色体 2 カ所、
第 2 染色体 1 カ所、第 4 染色体 2 カ所）、5 カ所（第 3 染色体 3 カ所、第 5 染色体 1





2 系統は、「ゆきのはな」に「ひとめぼれ」を 3 回戻し交配した系統である。「13P-720」～
「13P-727」の 8 系統は、「羽系 835」に「ひとめぼれ」を 3 回戻し交配した系統である
「09EL113-1」に、「ひとめぼれ」を戻し交配した系統である。「羽系 835」は、「奥羽 371
号」と「中部 105 号」の交配後代である。「11P-412」は、「羽系 854」と「ひとめぼれ」の交
配後代である「06AH35-4」に「ひとめぼれ」を戻し交配した系統で、「羽系 854」は、「あ





「13P-711～713」、「13P-715」～「13P-727」の 16 系統は、DNA マーカーによる MAS
（Marker Assisted Selection）と交配を繰り返しながら育成した（図 11、図 12）。MAS に








東1489 ひとめぼれ/Kuchum/6*ひとめぼれ B6F7 1 qCT-4
13P-701～705 東1380/羽系1394 F4 5 qCT-4 、qLTB3
13P-706～710 羽系1394/東1384 F4 5 qLTB3 「Silewah」 由来
13P-711～713,715～716 09EL110-4/ひとめぼれ//ひとめぼれ B1F4 5 Pi39 (t)
13P-717 09EL111-2/ひとめぼれ//ひとめぼれ B1F4 1 Pi34
13P-718～719 ひとめぼれ/ゆきのはな/3*ひとめぼれ B3F4 2 Pi35 (t)
13P-720～727 09EL113-1/ひとめぼれ//ひとめぼれ B1F4 8 Pb1
11P-412 06AH35-4/ひとめぼれ//ひとめぼれ B1F4 1 Pias (t)
注1）東1380：ひとめぼれ/Kuchum/6*ひとめぼれ 、東1384：Silewah/5*ひとめぼれ
　　　羽系1394（のちの「奥羽415号」）：羽系840/ひとめぼれ//ひとめぼれ　　
      羽系840：ひとめぼれ/麗江新団黒谷//ひとめぼれ
　　　09EL110-4：みねはるか/3*ひとめぼれ































































         注）「13P-711」～「13P-713」、「13P-715」、「13P-716」は「みねはるか」、 


































22.2 株/m2（畝間 24cm×株間 15cm）で 1 株 4 本植とし、施肥は基肥 N 成分 4kg/10a
とした。除草と病害虫防除は、慣行法により行った。試験区は、2012 年が 2 反復、2011
年と 2013 年は反復なしとした。耐冷性の評価は第 2 章第 1 節 1)(2)と同様に行った。
検定水温は、耐冷性の QTL を導入した系統は 18．5℃、それ以外の系統は、通常の
検定水温である 19℃で行った。いもち病圃場抵抗性の検定は、第Ⅲ章第 1 節 1）(2)と
同様に、畑晩播法によって行った。各系統は、4 葉期の苗にいもち病菌レース（003、
007）を噴霧接種し、両レースに罹病性を示したものを N 区（真性抵抗性遺伝子型：+、
Pia）、003 に対して抵抗性反応を示した系統を I 区（真性抵抗性遺伝子型：Pii）とし、真
性抵抗性遺伝子型毎に試験区を分けて配置し、各試験区に発病を促すために前年
の罹病葉（N 区：蒙古稲、I 区：54 系 3110）を散布した。発病程度は、浅賀（1981）の方
法により、0（無病徴）～10（全茎葉枯死）の判定基準に基づいて、7 月下旬から 8 月上
旬にかけて 2～3 回調査した。 
 
２）結果 
耐冷性 QTL の qCT-4 と qLTB3 を単独で導入した「東 1489」と「13P-706」～
「13P-710」は、同年の 18．5℃の検定条件下において、「ひとめぼれ」に比べて稔実率















耐冷性 いもち病抵抗性 19℃ 18.5℃ ランク
2013 13P-701～705 qCT-4 、qLTB3 5 84.0±1.0 極強以上
13P-706～710 qLTB3 「Silewah」 由来 5 75.0±3.5 極強以上
13P-711～713,715～716 Pi39 (t) 5 87.0±1.2 極強
13P-717 Pi34 1 90.0 極強
13P-718～719 Pi35 (t) 2 85.0±0.0 極強
13P-720～727 Pb1 8 88.8±0.8 極強
ひとめぼれ 1 85.0 65.0 極強
トドロキワセ 1 60.0 30.0 （極強）
オオトリ 1 55.0 15.0 （強）
2012 東1489 qCT-4 1 67.5 極強以上
ひとめぼれ 1 57.5 極強
トドロキワセ 1 17.5 （極強）
オオトリ 1 10.0 （強）
2011 11P-412 Pias (t) 1 80.0 極強
ひとめぼれ 1 75.0 極強
トドロキワセ 1 65.0 （極強）



















N 区の基準品種「こころまち」（いもち病圃場抵抗性 “強”）や I 区の基準品種「中部 45
号」（いもち病圃場抵抗性 “強”）よりも 0.3～1.1 小さく、Pi35(t)を導入した「13P-718」と
「13P-719」では、N 区において発病程度が「こころまち」より 1.7 低かった。Pi34 を導入
した「13P-717」の発病程度は 2.8 と、上記の 3 遺伝子よりは発病抑制効果は小さかっ
たものの、I 区の基準品種「中部 45 号」の発病程度が 2.4 であったことから、圃場抵抗
性は“強”と判定された。また、Pb1 を導入した系統「13P-720」～「13P-727」は、N 区と I
区で評価が異なり、N 区では発病程度 6.3 と基準品種「陸奥光」（いもち病圃場抵抗性 
“弱”）より高く“弱”、I 区では発病程度 3.9 で、基準品種「中部 45 号」と「まなむすめ」
（いもち病圃場抵抗性 “中”）の間となり “やや強”の評価となった。Pias(t)を導入した
「11P-412」は、発病程度が 6.4 となり、基準品種の「まなむすめ」の 7.0 よりやや低く、
圃場抵抗性は“やや強”と判定され、他のいもち病抵抗性遺伝子と比較すると、その発

















耐冷性 いもち病抵抗性 発病程度 圃場抵抗性
2013 13P-706～708 qLTB3 「Silewah」 由来 2 N 2.2 ± 0.1 強
13P-711、715 Pi39( t) 2 N 2.2 ± 0.2 強
13P-718～719 Pi35 (t) 2 N 1.6 ± 0.1 強
13P-720～722 Pb1 3 N 6.3 ± 0.5 弱
こころまち 1 N 3.3 （強）
ｽﾉｰﾊﾟｰﾙ 1 N 4.8 （中）
陸奥光 1 N 5.9 （弱）
13P-701～705 qCT-4 、qLTB3 5 I 5.5 ± 0.2 弱
13P-709～710 qLTB3 「Silewah」 由来 3 I 2.1 ± 0.1 強
13P-712、713、716 Pi39 (t) 3 I 1.6 ± 0.2 強
13P-717 Pi34 1 I 2.8 強
13P-723～727 Pb1 5 I 3.9 ± 0.3 やや強
ひとめぼれ 1 I 6.8 弱
中部45号 1 I 2.4 （強）
まなむすめ 1 I 5.8 （中）
イナバワセ 1 I 5.2 （弱）
2012 東1489 qCT-4 1 I 7.4 弱
ひとめぼれ 1 I 6.9 やや弱
中部45号 1 I 5.7 （強）
まなむすめ 1 I 7.1 （中）
イナバワセ 1 I 7.1 （弱）
2011 11P-412 Pias (t) 1 I 6.4 やや強
ひとめぼれ 1 I 6.9 中
中部45号 1 I 2.3 （強）
まなむすめ 1 I 7.0 （中）
















出穂期 成熟期 稈長 穂長
耐冷性 いもち病抵抗性 （月.日） （月.日） (cm) (cm)
2013 13P-701～705 qCT-4 、qLTB3 5 8. 7±0.2 9. 15±0.9 84±0.9 17.6±0.2
13P-706～710 qLTB3 「Silewah」 由来 5 8. 8±0.4 9. 14±0.5 87±1.0 18.2±0.2
13P-711～713,715～716 Pi39 (t) 5 8. 8±0.2 9. 15±0.2 82±0.6 18.1±0.1
13P-717 Pi34 1 8. 9 9. 17 82 17.5
13P-718～719 Pi35 (t) 2 8. 8±0.0 9. 13±1.5 81±0.6 17.6±0.4
13P-720～727 Pb1 8 8. 9±0.2 9. 14±0.6 81±0.7 18.3±0.2
ひとめぼれ 2 8. 9±0.0 9. 15±0.0 82±2.2 17.4±0.0
2012 東1489 qCT-4 1 8. 6 9.14 75.4 18.3
ひとめぼれ 1 8. 6 9.14 77.8 18.6
2011 11P-412 Pias (t) 1 8. 6 9.20 85.3 18.1












qCT-4 を単独で導入した「東 1489」、qCT-4 と qLTB3 の 2 つを導入した「13P-701」
～「13P-705」は、耐冷性が向上し、それ以外の農業形質で不良形質が現れることがな
かったことから、これらの系統は「ひとめぼれ」の耐冷性準同質遺伝子系統として実用
的な系統であると考えられた。国内では、第 1 章で述べた Ctb1、Ctb2 を導入した「北
海 IL1 号」、qCTB8 を導入した「北海 IL2 号」、Ctb1 と qCTB8 を導入した「北海 IL3 号」、
国外では日本品種「トワダ」に中国品種「昆明白白谷（Kunmingxiaobaigu）」の耐冷性




られた。発病抑制効果は、Pi35(t)、Pi39(t)が最も高く、次に Pi34 が高く、Pb1 と Pias(t)
の発病抑制効果は小さかった。いもち病圃場抵抗性を実用品種に導入した準同質遺
伝子系統は、日本各地で既に育成されており、Pb1 を導入した「コシヒカリ愛知 SBL」、
Pi34 を導入した「コシヒカリ」準同質遺伝子系統の「中国 IL1 号」、「中国 IL2 号」、





























  「Silewah」由来の Ctb1、Ctb2、「北海 PL9」由来の qCTB8 を導入した「ひとめぼれ」
準同質遺伝子系統の耐冷性が、「ひとめぼれ」に比べて強くならなかったことから、耐
冷性に関与する QTL を実用品種に導入してその効果を得るには、QTL と導入する品
種の遺伝背景や環境要因との関係が重要であることが示唆された。本研究で供試し
た「ひとめぼれ」は、「コシヒカリ」由来の穂ばらみ期耐冷性 QTL である qCT-1、qCT-7、
qCT-11 を既に保有しており（Shirasawa et al. 2007）、「Silewah」由来の Ctb1、Ctb2 や
「北海 PL9」由来の qCTB8 との集積効果が小さかったものと考えられる。qCT-4 と
qLTB3 の単独の効果は「ひとめぼれ」準同質遺伝子系統で明確に示されたものの、こ
れらの２つの QTL の集積効果は本研究では十分に示すことができなかったが、同様
のことが Ctb1、Ctb2 や qCTB8 と qCT-1、qCT-7、qCT-11 との間であった可能性が考
えられる。Ctb1、Ctb2、qCTB8 と qCT-1、qCT-7、qCT-11 の関連は不明であるが、こ
の関係を明らかにするには、個々の QTL をこれらの QTL を持たない同一の遺伝背景
にのせた準同質遺伝子系統を作成し、個々の作用力を評価することが有効であろう。



















示した。Saito et al.（2001）は、「きらら 397」と「中母農 8 号」の耐冷性が関与する第 3
染色体と第 4 染色体の領域のみが分離した準同質遺伝子系統の葯長を調べた結果、
第 4 染色体上に位置する DNA マーカーR2737 の遺伝子型が、「中母農 8 号」 
（「Siｌewah」）型の系統が、「きらら 397」型の系統の葯長よりも有意に長くなったことを示



























































第Ⅵ章 摘 要 
 
 本研究では、冷害年のイネの不稔障害やいもち病の被害を軽減することを目的とし
て、耐冷性に関与する QTL やいもち病抵抗性遺伝子を、DNA マーカーを用いて導入
し、「ひとめぼれ」の準同質遺伝子系統を育成することを試みた。 
 
1． 既知の耐冷性 QTL を導入した「ひとめぼれ」準同質遺伝子系統の耐冷性評価  









2．ブータン品種「Kuchum」に見出された新規耐冷性 QTL の同定 
 ブータン品種「Kuchum」を耐冷性の供与親、「ひとめぼれ」を反復親とする準同質遺










3．耐冷性 QTL の集積効果 
 qCT-4 と中国品種「麗江新団黒谷」から見出された耐冷性 QTL の qLTB3 の集積効
果について検討した。単一のｑCT-4、qLTB3 を導入したグループは、どちらの QTL を
含まないグループに比べて、耐冷性の有意な向上効果が認められた。2 つの QTL を
導入したグループもどちらの QTL を含まない系統に比べて有意な耐冷性の向上を示
し、単一のｑCT-4、qLTB3 を導入したグループと比べて、有意差は認められなかった












「羽系 854」と「ひとめぼれ」の交配に由来する F3 系統の遺伝解析の結果、白葉枯病が
抵抗性である系統や共通のゲノム領域上の RM5473-2 の遺伝子型が「あそみのり」型
の系統で発病程度が低くなる分布を示した。このことから、白葉枯病抵抗性、いもち病






Pias(t)は YX4-3 と NX4-1 の間の約 162kbp の間、白葉枯病抵抗性やフェノール着色





6．Pias(t)と Xa1-as(t)を保有する「奥羽 411 号」の農業実用形質 
 「奥羽 411 号」（のちの「きんのめぐみ」）の出穂期、成熟期は、「あきたこまち」より 2～
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